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ABSTRACT 

 

Soybean (Glycine max L. Merr.) Is the main commodity in Indonesia 

besides rice and maize. The increasing of national consumption of soybean 

becomes a challenge for soybean breeders. The success of breeding programs 

depends on availability of genetic diversity. The aim of this research was to 

identify the genetic diversity of USDA introduction soybean varieties by using 

simple sequence repeats (SSR) markers and morphological. 

PCR analysis was scored as biner data and the collected data was 

analyzed using NTSYS and PowerMarker. The results showed that the overall 

marks used in this research as many as 15 markers are polymorphic. As many as 

158 alleles with the size of 100-368 bp were identified by a range of 4-18 alleles 

per locus. The polymorphism level was 0.92 with the highest value 0.96 

(SATT463), (SATT249) and (SATT063) while the lowest value 0.87 (SATT038). 

Result also showed the average of major allele frequency was14.29% with the 

lowest value of 3.84% (SATT249) and the highest value of 29.16% (SATT083). 

A total of 15 markers used in this study have a value of PIC> 0.5 could be used to 

detect genetic diversity of USDA introduction soybean. The average of genetic 

diversity index was 0,93. Cluster anlysis showed that 27 accessions of soybean 

were split in two groups coefficient 0.75. The first group consisted of 26 

accessions, and the second groups consist of 1 accessions was D76-8070. The 

information of genetic diversity could be used as a preliminary basis for choosing 

crossing parents in soybean breeding of USDA introduction. Morphological 

analysis results indicating accession with the same morphological characteristics 

in the same quadrant would not necessarily have the same genetic because 

morphology influenced environmental factors 
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ABSTRAK 

Kedelai (Glycine max L. Merr.) merupakan komoditas pangan utama di Indonesia 

selain padi dan jagung. Meningkatnya kebutuhan kedelai nasional menjadi 

tantangan bagi pemulia kedelai. Tersedianya keragaman genetika merupakan 

prasyarat keberhasilan program suatu varietas. Penelitian ini bertujuan 

mengidentifikasi keragaman genetika varietas kedelai introduksi USDA 

menggunakan marka simple sequence repeats (SSR) dan morfologi. Hasil analisis 

polymerase chain reaction (PCR) diberi skor sebagai data biner. Analisis data 

dilakukan menggunakan perangkat lunak NTSYS dan PowerMarker. Hasil 

penelitian menunjukkan bahwa keseluruhan marka yang digunkan dalam 

penelitian ini sebanyak 15 marka bersifat polimorfik. Sebanyak 158 alel 

berukuran antara 100-368 bp dengan kisaran 4-18 alel per lokus berhasil 

dideteksi. Nilai polymorphic information content (PIC) menunjukkan rerata 

sebesar 0,92 dengan nilai tertinggi 0,96 (SATT463), (SATT249) dan (SATT063) 

sedangkan nilai terendah 0,87 (SATT038). Rerata frekuensi alel utama adalah 

14,29% dengan nilai terendah 3,84% (SATT249) dan nilai tertinggi 29,16% 

(SATT083). Sebanyak 15 marka yang digunakan dalam penelitian ini memiliki 

nilai PIC >0,5 yang dapat digunakan untuk mendeteksi keragaman genetika aksesi 

kedelai introduksi USDA. Keragaman aksesi kedelai tersebut cukup tinggi, seperti 

yang direfleksikan oleh nilai rerata diversitas gen, yaitu 0,93. Hasil analisis klaster 

menunjukkan bahwa dua puluh tujuh aksesi kedelai tersebut mengelompok 

menjadi dua kelompok utama pada koefisien 0,75. Kelompok pertama terdiri atas 

26 aksesi, sedangkan kelompok kedua terdiri 1 aksesi yaitu D76-8070. Informasi 

keragaman genetika tersebut dapat menjadi dasar awal untuk pemilihan tetua 

persilangan dalam pemuliaan kedelai introduksi USDA. Hasil analisis morfologi 

menunjukkan aksesi dengan ciri morfologi yang sama pada kuadran yang sama 

belum tentu memiliki kesamaan genetic karena morfologi dipengaruhi faktor 

lingkungan. 

 

Kata kunci: Kedelai (Glycine max L. Merr.), SSR, keragaman genetika, 

morfologi



PENDAHULUAN 

Kedelai (Glycine max L. Merr.) merupakan komoditas pangan utama di 

Indonesia setelah komoditas padi dan jagung (Supandi, 2009). Meningkatnya 

kebutuhan penduduk berakibat pada meningkatnya kebutuhan kedelai dari tahun 

ke tahun (Kementrian Pertanian Direktorat Jendral Tanaman Pangan, 2016). 

Berdasarkan angka ramalan II BPS, kemampuan produksi dalam negeri saat ini 

rata-rata kebutuhan kedelai setiap tahunnya yaitu ± 2.2 juta ton biji kering. Pada 

tahun 2015, hanya memenuhi sebanyak 982.967 ton atau 44.68% terhadap 

kebutuhan dan sisanya sebesar 53,32% dipenuhi oleh impor (Kementrian 

Pertanian Direktorat Jendral Tanaman Pangan, 2015). 

Adapun salah satu permasalahannya adalah produktivitas yang masih rendah 

sehingga terjadi impor kedelai. Peningkatan jumlah tersebut harus diikuti dengan 

penemuan varietas unggul agar kualitas kedelai bisa meningkat. Untuk 

mendukung program pembentukan varietas unggul, dibutuhkan sumber daya 

genetik yang memiliki keragaman untuk sifat yang diperbaiki. Kedelai introduksi 

salah satu alternatif bagi pemulia tanaman. Kedelai introduksi merupakan kedelai 

lokal luar negeri yang didatangkan ke dalam negeri untuk dirakit menjadi suatu 

varietas unggul 

Selama ini, karakterisasi varietas di Indonesia lebih banyak dilakukan 

menggunakan pengamatan fenotipe yang dipengaruhi lingkungan sehingga sulit 

menentukan suatu karakter bersifat genetis. Marka molekuler dapat mengatasi 

masalah tersebut karena dapat langsung menandai gen tertentu sehingga dapat 

membantu para pemulia tanaman Salah satu marka molekuler yang memiliki 

tingkat polimorfisme tinggi ialah marka SSR (Simple Sequence Repeats). 

Kelebihan marka SSR adalah bersifat kodominan, mampu mendeteksi keragaman 

alel yang tinggi, berdasarkan teknik PCR. Identifikasi keragaman genetik 

menggunakan data morfologi juga telah digunakan pada tanaman Jarak Kepyar 

(Maryati et al., 2009) dan pada tanaman rambutan (Kuswandi et al., 2014). 

Penelitian ini bertujuan untuk mengidentifikasi keragaman genetik kedelai 

introduksi USDA menggunakan marka SSR. 

 

BAHAN DAN METODE 

Materi Penelitian 

Bahan tanam yang digunakan dalam kegiatan penelitian ini terdiri atas 27 aksaesi 

kedelai introduksi USDA (Tabel 1) dan 15 pasang primer SSR yang didesain 

berbasis genom kedelai introduksi USDA (Tabel 2). 



 
Daftar nama aksesi ini akan digunakan sebagai data sekunder untuk 

morfologi yang di ambil dari database web http://www.ars-grin.gov/  

Data sekunder merupakan data yang diperoleh dari hasil studi pustaka dan 

penelusuran ke berbagai intansi terkait dengan penelitian (Sudibyo, 2011).  

Data sekunder atau data Principal Component Analysis (PCA) yang diperoleh 

berupa data kualitatif sehingga perlu diubah terlebih dahulu menjadi data 

kuantitatif seperti yang terdapat pada keterangan dibawah tabel. Hal ini 

dikarenakan data sekunder perlu diolah menggunakan perangkat lunak XLSTAT 

yang bersifat data kuantitatif. 

Tabel 2. Daftar Primer yang Digunakan dalam Penelitian 
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Ekstraksi DNA 

DNA diekstraksi menggunakan metode Doyle dan Doyle (1990) yang 

dimodifikasi berdasarkan Lestari (2016). Daun tanaman kedelai pertama muncul 

diambil sebanyak 0,5 g dimasukkan ke dalam tabung mikro 2 mL digerus sampai 

lumat menggunakan blue pestle yang telah diautoklaf diikuti dengan tambahan 

800 µl buffer ekstraksi yang mengandung Tris-HCL 100 mM (pH 0,8), NaCl 1,4 

M, EDTA 20 Mm (pH 8,0), cetyl trimethyl ammonium bromide (CTAB) 2% 

(w/v), polyvinyl pryrrolidone (PVP) 2% (w/v) dan natrium disulfit 0,38% (w/v). 

Sampel kemudian diinkubasi pada suhu 65°C di dalam water bath (Thermo 

scientific USA) selama 15 menit dan dihomogenkan dengan cara membolak-balik 

tabung setiap 5 menit. Selanjutnya ditambahkan 800 µl larutan kloroform : 

isoamil (24:1) ke dalam tabung mikro. Selanjutnya campuran disentrifugasi 

dengan kecepatan 12.000 rpm selama 10 menit pada suhu 20°C. Supernatan yang 

terbentuk lalu dipindahkan ke dalam tabung mikro 1,5 mL sebanyak 600 µl diikuti 

dengan penambahan 60 µl Natrium asetat 3 M (pH 5,2) dan 600 µl isopropanol. 

Campuran kemudian diinkubasi di dalam lemari pendingin bersuhu -20°C selama 

1 jam. Setelah itu, campuran disentrifugasi kembali dengan kecepatan 12.000 rpm 

selama 15 menit pada suhu 20°C menggunakan alat eppendorf centrifuge 5810 R. 

Supernatan yang terbentuk kemudian dibuang sedangkan palet yang terbentuk 

dibilas menggunakan larutan etanol 70% sebanyak 500 µl untuk menghilangkan 

sisa garam. Selanjutnya, dilakukan sentrifugasi dengan kecepatan 12.000 rpm 

selama 5 menit pada suhu 20°C. Supernatan kemudian dibuang dan pelet yang 

telah bersih dikeringanginkan semalam. Pelet yang telah kering dilarutkan dalam 

100 µl larutan TE (Tris 10 mM pH 8,0, EDTA 1 mM) dan ditambahkan RNAse A 

(10 mg/ml) sebanyak 2 µl. Larutan DNA stok tersebut diinkubasi selama 1 jam 

pada suhu 37°C. DNA stok yang sudah jadi disimpan pada suhu -20°C hingga 

siap digunakan. 

 

Uji Kuantitatif dan Kualitatif DNA kedelai USDA introduksi 

Larutan DNA kedelai yang diperoleh dari hasil isolasi lalu diuji secara kualitatif 

dan kuantitatif untuk mengetahui tingkat kemurniannya. Uji kuantitatif dilakukan 

dengan menggunakan alat Nanodrop Spektrofotometer (Thermo Scientific, USA) 

sedangkan Uji kualitatif dilakukan dengan teknik elektroforesis untuk melihat 

adanya DNA 

Amplifikasi DNA 

Amplifikasi DNA dilakukan menggunakan 15 pasang primer SSR. Sampel 

yang digunakan sebanyak 27 aksesi. Masing-masing sampel diamplifikasi dalam 

total reaksi 10 µl yang mengandung Kapa 2G fast ready mix sebanyak 5 µl, 

primer Forward dan Reverse (konsentrasi 10 µM) masing-masing sebanyak 0,5 

µl, ddH2O steril 3 µl dan cetakan DNA hasil pengenceran 100 kali sebanyak 1 µl, 

sehingga total reaksi yang diperlukan dalam satu kali kegiatan PCR sebanyak 270 

µl. Amplifikasi DNA menggunakan metode PCR. 

Reaksi PCR dilakukan dalam mesin PCR T1 Thermocycler (Biometra 

Germany) dengan kondisi PCR sebagai berikut: pre denaturasi dilakukan pada 

suhu 95
0
 C selama 5 menit, denaturasi awal dilakukan pada suhu 94

0
 C, diikuti 34 

siklus proses denaturasi selama 30 detik, tahap penempelan primer pada suhu 55
0
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C selama 1 menit, dan tahap perpanjangan basa pada suhu 72°C selama 1 menit. 

Reaksi PCR diakhiri dengan tahap akhir perpanjangan basa pada suhu 60°C 

selama 15 menit. Waktu yang diperlukan dalam satu kali kegiatan PCR dilakukan 

selama 2 jam. Hasil PCR kemudian dielektroforesis menggunakan gel 

poliakrilamid 8%. 

Analisis Data 

1. Analisis Polimorfik 

Analisis polimorfik dilakukan dengan menggunakan metode skoring 

terhadap pita DNA yang muncul pada hasil elektroforesis gel poliakrilamida 8%. 

Pita-pita yang terlihat pada hasil visualisasi dianggap sebagai satu alel. Pita-pita 

DNA yang memiliki laju migrasi yang sama dianggap sebagai lokus yang sama. 

Pada laju migrasi yang sama, setiap pita yang terlihat diberi skor 1, sedangkan pita 

yang tidak terlihat diberi skor 0, sehingga hasil dari skoring pita berupa data biner. 

Data hasil skoring dianalisis menggunakan program sequential agglomerative 

hierarchial and nested (SAHN)-UPGMA (unweighted pair-group method with 

arithmetic) pada perangkat lunak NTSYS versi 2.1 (Rohlf, 2000). Hasil analisis 

disajikan dalam bentuk dendrogram. Selanjutnya, data hasil skoring juga 

dianalisis dengan menggunakan perangkat lunak PowerMarker 3.25 (Liu dan 

Muse, 2005) untuk mengetahui nilai frekuensi alel utama, diversitas genetika, dan 

polymorphic information content (PIC) yang dihasilkan oleh marka-marka yang 

digunakan dalam penelitian ini. 

2. Analisis Morfologi 

Data Principal Component Analysis (PCA) diolah menggunakan perangkat 

lunak XLSTAT. Setiap satu aksesi dianggap sebagai satu unit observasi. Karakter 

morfologi bersifat data kualitatif dikonversi terlebih dahulu menjadi data 

kuantitatif, sebagai contoh bunga kedelai berwarna ungu dapat diartikan data 

kualitatif. Lalu, dikonversi menggunakan angka misalnya 1, yang bersifat 

kuantitatif. Dengan demikian keseluruhan data akan menjadi data kuantitatif 

untuk mempermudah analisis. Hasil analisis disajikan dalam bentuk matriks 

korelasi Pearson dan gambar pengelompokkan aksesi pada empat kuadran. 

 

HASIL DAN PEMBAHSAN 

Hasil Uji Kuantitatif dan Kualitatif DNA 

Uji kualitatif dilakukan dengan dipilih secara acak sebanyak 14 sampel dari 

27 sampel yang digunakan karena dianggap mewakili keseluruhan sampel bahwa 

14 sampel tersebut terdapat pita yang dibutuhkan. 14 sampel yang diuji kualitatif 

menggunakan teknik elektroforesis gel agarosa konsentrasi 1% pada tangki berisi 

buffer TAE 1x, dengan tegangan 90 Volt selama 45 menit. Hasil elektroforesis 

kemudian diamati di bawah UV Transilluminator. Hasil Uji kualitatif sampel 

DNA menggunakan gel agarose 1% disajikan pada gambar 1. 
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Berdasarakan Gambar 1 menunjukkan hasil uji kualitas DNA secara 

kualitatif. Secara umum sampel yang digunakan dalam uji kualitatif menghasilkan 

pita-pita DNA. Namun demikian, pita-pita DNA hasil elektroforesis yang 

diperoleh terdapat smear. Smear pita DNA tersebut diduga disebabkan oleh 

pemipetan DNA berulang-ulang sehingga DNA akan terpotong. Hal ini 

mengakibatkan terjadinya smear pada pita-pita yang diuji (Solihah, 2014). 

Larutan DNA dapat digunakan sebagai sampel cetakan PCR apabila DNA 

memiliki nilai kemurnian. Nilai kemurnian DNA dapat ditentukan menggunakan 

perbandingan Optical Density (OD) larutan pada berbagai macam gelombang 

dengan menggunakan spektofotometer. Tingkat kemurnian DNA dikatakan baik 

jika nilai rasio Optical Density (OD) 260/280 nm yang diperoleh antara 1.8-2.0 

(Sambrook et al., 1989). Uji kemurnian DNA menggunakan alat Nanodrop 

Spektofotometer dengan rasio OD 260/280 nm disajikan pada tabel 3. 

 
Berdasarkan data (Tabel 3) menunjukkan hasil pengukuran kualitas DNA 

secara kuantitatif yang meliputi konsentrasi dan kemurnian DNA. Dari seluruh 

sampel yang dihitung konsentrasi dan kemurniannya, secara umum konsentrasi 

DNA hasil isolasi memiliki konsentrasi yang relatif besar dan tidak seragam. 

Pengukuran kuantitas DNA dengan menggunakan menggunakan alat 

spektofotometer. hasil kemurnian DNA (Tabel 3) menunjukkan keseluruhan 

sampel yang diuji memiliki nilai rasio 2,1. Sementara nilai kemurnian DNA 
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berkisar antara 1.8-2.0 (Sambrook et al., 1989). Nilai kemurnian DNA yang tinggi 

diduga karena adanya sisa-sisa etanol pada saat pengeringan yang tidak sempurna 

dan adanya sisa kandungan metabolit sekunder pada organ tanaman yang 

diekstrak. 

Analisis Polimorfisme 

Analisis polimorfisme dilakukan untuk menemukan keragaman genetik dari 

satu varietas dengan varietas yang lain. Pada penelitian ini telah disurvei tingkat 

polimorfisme 27 varietas kedelai introduksi USDA menggunakan 15 marka SSR. 

Hasil amplifikasi DNA berukuran antara 100-500 pasang basa (bp) (Gambar 2). 

Ukuran alel yang diperoleh pada penelitian ini memiliki kisaran 100 bp hingga 

368 bp. Pita-pita yang ukurannya terletak di atas 500 bp tidak diikutkan dalam 

analisis selanjutnya karena target dari marka yang digunakan bukanlah pita-pita 

tersebut. Adanya pita yang terletak di atas ukuran target diduga akibat tipe 

kromosom kedelai yang somatik (2n = 40) sehingga pola pita yang dihasilkan 

menjadi lebih banyak. Salah satu hasil amplifikasi DNA menggunakan primer 

SATT436 pada gel poliakrilamid 8% disajikan pada gambar 2. 

 
Polimorfisme yang terjadi dari analisis ditunjukkan dengan terbentuknya 

pita DNA. Adanya polimorfisme ini menggambarkan tingkat keragaman genetik 

yang dikarakterisasi. Semakin tinggi tingkat polimorfisme maka tingkat 

keragaman genetik suatu varietas juga akan semakin tinggi. 
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Hasil analisis polimorfisme (Tabel 4) menunjukkan bahwa keragaman 

genetik yang tinggi dapat dideteksi dari 27 aksesi kedelai introduksi USDA 

menggunakan 15 marka SSR (Tabel 4) Sebanyak 158 alel terdeteksi dapat 

diidentifikasi dengan rerata jumlah alel dari marka SSR hasil amplifikasi 

sebanyak 10,53 alel per marka dengan kisaran antara 4-18 alel per lokus. Jumlah 

alel yang terdeteksi pada penelitian ini lebih tinggi dibandingkan dengan 

penelitian sebelumnya Lestari dkk (2016) yang menganalisis 29 varietas kedelai 

lokal Indonesia, terdeteksi 50 alel dengan kisaran 4-9 alel per lokus SSR yang 

digunakan. Namun demikian, rerata jumlah alel yang diperoleh pada penelitian ini 

lebih rendah dari pada penelitian Santoso et al. (2006) yang menganalisis 96 

aksesi tanaman kedelai lokal dan beberapa varietas introduksi koleksi BB-Biogen, 

dan berhasil mendeteksi 11,6 alel per marka berukuran 79-300 bp dengan kisaran 

7-19 alel per lokus SSR. 

Rerata frekuensi alel utama yang dihasilkan adalah 14,29% dengan nilai 

terendah 3,84%% (SATT249) dan nilai tertinggi 29,16% (SATT038). 

Nilai diversitas gen yang tertinggi ditunjukkan oleh marka SATT463, yaitu 

0,97, sedangkan nilai diversitas terendah ditunjukkan oleh dua marka yaitu 

SATT038 dan GMES1604 sebesar 0,88. Rerata nilai diversitas gen adalah 0,93. 

Tingginya rata-rata nilai diversitas gen menunjukkan bahwa lokus SSR yang 

digunakan dapat membedakan antar varietas yang digunakan (Surti, 2011). 

Nilai PIC (Tabel 5) menunjukkan rerata yang cukup tinggi yaitu 0,92 

dengan kisaran antara 0,87 sampai 0,96. Nilai PIC terendah (0,87) dihasilkan oleh 

marka SATT038 dan GMES1604, sedangkan nilai tertinggi (0,96) dihasilkan oleh 

marka SATT463, SATT249 dan SATT063. Sementara itu, penelitian Lestari dkk 

(2016) menghasilkan PIC dengan kisaran antara 0,38 hingga 0,74. Tingkat 

informatif marka ditentukan dengan nilai PIC. Semakin tinggi nilai PIC yang 

diperoleh, maka semakin informatif primer tersebut dalam membedakan individu 

antar genotipe dalam populasi. Sehingga nilai PIC yang dilakukan dalam 

penelitian lebih informatif dibandingkan penelitian Lestari dkk (2016). 

DeWoody et al. (1995) menyatakan bahwa marka molekuler yang memiliki 

nilai PIC >0,5 merupakan marka yang efisien dalam mendiskriminasi genotipe-

genotipe dan sangat berguna dalam mendeteksi tingkat polimorfisme pada lokus 

tersebut. Berdasarkan nilai PIC yang diperoleh, sebanyak 15 marka yang 

digunakan dalam penelitian ini memiliki nilai PIC >0,5. Hal ini menunjukkan 

bahwa keseluruhan marka yang digunakan dapat diaplikasi lebih lanjut dalam 

mendukung program pemuliaan tanaman kedelai. 

 

Analisis Filogeni 

Berdasarkan analisis klaster dengan menggunakan perangkat NTSYS, 

diperoleh hasil dendrogram yang menunjukkan bahwa dua puluh tujuh kedelai 

introduksi USDA menghasilkan dua klaster utama pada koefisien 0,75 yang 

disajikan pada gambar 3 
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Hasil dendrogram 27 kedelai introduksi USDA pada Gambar 6. 

menunjukkan bahwa kedelai introduksi USDA yang digunakan menghasilkan dua 

klaster utama pada koefisien 0,75. Klaster pertama terdiri atas 26 aksesi, 

sedangkan klaster kedua terdiri atas 1 aksesi, yaitu D76-8070. Dua klaster utama 

berdasarkan total marka SSR yang digunakan dalam penelitian ini 

menggambarkan kekerabatan yang jauh antara kedua grup aksesi kedelai 

introduksi USDA, namun secara genetis aksesi yang berada dalam klaster yang 

sama lebih dekat kekerabatannya. Hal ini dibuktikan dari nilai koefisien pada hasil 

dendrogram. Semakin tinggi nilai koefisien pada hasil dendrogram, maka semakin 

dekat pula jarak genetik aksesi kedelai introduksi. 

Marka SSR yang digunakan dalam penelitian ini mampu mengelompokkan 

dua aksesi introduksi yang berasal dari Negara bagian yang sama yaitu Ohio, 

kedua aksesi ini antara lain Apex dan HC95-634. Kedua aksesi tersebut berada 

pada subkelompok yang sama dengan dendrogram yang memiliki nilai matriks 

kesamaan genetik tertinggi yaitu 0,94 sebagaimana disajikan pada tabel 6. 

 
Berdasarkan matriks kesamaan genetika (Tabel 5) terdapat dua aksesi 

kedelai introduksi USDA, yaitu aksesi D76-8070 dan aksesi D96-1217 yang 

memiliki nilai kesamaan genetik paling rendah, sebesar 0,68. Menurut Sukartini 

(2007), aksesi-aksesi yang jarak genetiknya jauh berpotensi untuk digunakan 

sebagai tetua pada program pemuliaan tanaman. 
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Analisis Morfologi 

Hasil analisis morfologi berdasarkan data sekunder (Tabel 1) bersifat 

kualitatif. Ada 7 variabel yang dianalisis berdasarkan karakter morfologi yaitu; 

bunga, polong, biji, hilum, pertumbuhan, pubescence, dan maturity group. 

Karakter morfologi tersebut dianalisis untuk mengetahui keterkaitan variabel satu 

dengan yang lain. Hasil analisis disajikan dalam bentuk matriks korelasi Pearson 

dan gambar pengelompokkan aksesi pada empat kuadran. Hasil analisis matriks 

korelasi Pearson disajikan pada tabel 6. 

 
Berdasarkan nilai matriks korelasi Pearson pada (Tabel 6), keseluruhan variabel 

memiliki korelasi positif antar variabel satu dengan yang lain kecuali dua variabel 

yaitu bunga dan maturity group yang tidak berkorelasi positif. Hal ini dibuktikan 

pada (Tabel 6) variabel bunga dan maturity group memiliki nilai matriks 0,269 

kurang dari 0,05 yang menunjukkan bahwa tidak adanya keterkaitan antar 

variabel. Semakin tinggi nilai matriks korelasi pearson, maka semakin dekat pula 

keterkaitan antar variabel yang memiliki korelasi positif. Sebanyak 27 aksesi 

kedelai introduksi USDA dikelompokkan pada empat kuadran. Setiap satu aksesi 

dianggap sebagai satu unit observasi (Tabel 1). Hasil pengelompokan 27 aksesi 

disajikan pada gambar 4. 

 
Hasil pengelompokan 27 aksesi terbagi menjadi 4 kuadran (Gambar 4). Observasi 

1 (HS 93-4118) dengan Observasi 15 (D76-8070) berkumpul dalam satu kuadran 

yang sama menunjukkan bahwa observasi yang berkumpul dalam satu kuadran 

sama memiliki kesamaan karakter morfologi baik segi warna bunga, polong, biji, 

hilum, tipe pertumbuhan, pubescence, maturity group maupun Negara bagian 
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yang sama. Banyaknya aksesi yang berkumpul dalam satu kuadran sama dapat 

dijadikan referensi sumber tetua dalam persilangan. Namun berdasarkan hasil 

genetik analisis filogeni (Gambar 3) menunjukkan Observasi 1 (HS 93-4118) 

dengan Observasi 15 (D76-8070) memiliki tingkat kekerabatan jauh karena 

berada dalam klaster berbeda. Hal ini menunjukkan bahwa faktor lingkungan 

mempengaruhi karakter morfologi, sehingga uji genetik sangat diperlukan dalam 

persilangan varietas. 

KESIMPULAN 

1. Marka SSR (Simple Sequence Repeats) berhasil mengidenifikasi keragaman 

genetik bersifat polimorfik dari 27 aksesi kedelai introduksi USDA. Aksesi 

D76-8070 memiliki kekerabatan jauh di bandingkan dengan aksesi kedelai 

lainnya. Sehingga aksesi D76-8070 dapat dijadikan tetua dalam pemuliaan 

tanaman kedelai. 

2. Hasil analisis morfologi menunjukkan aksesi dengan ciri morfologi yang 

sama pada kuadran yang sama belum tentu memiliki kesamaan genetik 

karena morfologi dipengaruhi faktor lingkungan. Hal ini menunjukkan 

bahwa faktor lingkungan mempengaruhi karakter morfologi, sehingga uji 

genetik sangat diperlukan dalam persilangan varietas. 
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